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VEC: Posudek dizertaéni prace Mgr. Petry Zemankové

Cilem dizerta¢ni prace Mgr. Petry Zemankové ,,Analyza kvantitativnich a kvalitativnich genetickych znakii
v patogenezi hereditarnich forem solidnich nadori* bylo zavedeni bioinformatickych postupi pro
zpracovani vystupl ze sekvenovani nové generace (NGS) a jeho aplikace v onkogenetickém vyzkumu,
kterému se nase laboratot vénuje od roku 1997.

Nastup NGS v novém tisicileti znamena nejvetsi revolucni technologickou zménu v molekularni biologii
od objevu PCR. Umoznuje Skalovatelny globalni pohled na genetickou informaci, avSak vyzaduje nejen
zcela novy technologicky pristup, ale pfedev§im diametralné jiny postup v interpretaci vysledki
genetickych analyz. K témto poznatklim jsme v nasi laboratofi dosli v roce 2011, po netispeé$ném prvnim
pokusu o NGS, zpracovaném externim dodavatelem. Uvédomili jsme si, ze pro implementaci NGS si
budeme muset osvojit jiny technologicky styl analyz, ale predev§im budeme muset do pracovniho kolektivu
zaclenit bioinformatického specialistu.

Nahoda tomu chtéla, ze s poc¢atkem grantového projektu na NGS v roce 2013 se nam do PgS piihlasila
Petra Boudova (dnes Zemankova), Cerstva absolventka magisterského oboru matematické biologie MU v
Brné. Protoze naSe laboratorni expertiza v oboru bioinformatiky byla nulova, pozadal jsem o
spoluskolitelovani Mgr. Viktora Straneckého, PhD, ktery s podporou Prof. Kmocha vybudoval postupy
bioinformatickych analyz NGS dat na Ustavu dédi¢nych a metabolickych poruch. Se svym spoluskolitelem
Petra v kratkém cCase zvladla (pro mne témef magické) analyzy gigantickych primarnich sekvenacnich dat
pomoci desitek rGznych nastroji v Linuxu, funk¢ni anotace variant, jejich identifikaci v rGznych
databazich, tvorbu mnozstvi rozsahlych skriptl, exporty vysledkd do formatd stravitelnych i pro ne-
bioinformatiky, grafické prezentace velkych sekvenacnich dat a statistickych analyz z panelového
sekvenovani. Samostatné pak rozvijela a rozviji dalsi bioinformatické analyzy, které zahrnuji zpracovani
dat z cileného sekvenovani RNA, identifikaci sestfihovych variant z RNA sekvenovani, mapovani mySich
genomu s identifikaci kandidatnich driver mutaci a identifikaci rozsahlych prestaveb.

V pribéhu PgS Petra v§ak nezanedbavala ani molekularné-biologické laboratorni postupy. Samostatné
zpracovala HRM analyzy FANCL variant, konfirmace sekvena¢nich dat pomoci Sangerova sekvenovani,
véetné navrhtl primert,, optimalizaci PCR, elektroforéz, sekvenacnich reakcei, sekvenovani a vyhodnoceni
dat, podilela se na pfipravé vzorkt k NGS. Po celou dobu svého PgS se nadto jako oblibeny vyucujici
podilela i na vyuce 1ékatské biochemie v Ceské a anglické paralelce na nasem ustavu.
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Vysledky, které Petra v prabéhu svého PgS dosahla, spoluvytvarteji zcela novou koncepci nasi laboratote a
z postgradualniho studenta se zahy stala klicovym, a do zna¢né miry i zcela nepostradatelnym ¢lenem
Laboratofe onkogenetiky (jak dokumentuje i velmi rozséhlé portfolio praci, na kterych se spoluautorsky
podilela), s Sirokou expertizou ve zpracovani NGS dat, statistickych analyzéach a s kritickym pohledem pfi
planovani novych védeckych projekta.

Na konci postgradudlniho studia vnimam Petru jako mimotadné pracovitého, Sikovného, a spolehlivého
odbornika v bioinformatickém zpracovani NGS dat srozsdhlymi experimentalnimi zkuSenostmi a
teoretickymi znalostmi, o které se ochotné a fundované déli s dal§imi spolupracovniky. Petfina rozsahla
spoluprace s fadou genetickych center v CR, kterym nezi§tné poskytuje bioinformatickou pomoc, z ni &ini
respektovaného piedstavitele bioinformatickych expertiz v CR.

Dizerta¢ni praci Mgr. Petry Zemankové jednoznaén€ doporucuji k obhajobg.
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